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Аннотация. С использованием метода баркодирования ДНК проведена молекулярно-генетическая идентифика-
ция доминирующего видового состава микробиома фитофагов многолетних цветочных растений. Выявлены раз-
личные варианты видовых сочетаний в системе «микробиота–фитофаг», а также изучены способы переноса фитофа-
гами патогенной микрофлоры.
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Введение. Промышленному цветоводству в Беларуси придается важное хозяйственное зна-
чение. Широкий перечень сортового посадочного материала для озеленения выращивается зна-
чительным числом специализированных государственных предприятий и частных питомников. 
В то же время основными держателями коллекционного фонда многолетних цветочных расте-
ний остаются ботанические сады. Например, только коллекционный фонд цветочно-декоративных 
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растений открытого грунта Центрального ботанического сада НАН Беларуси насчитывает свы-
ше пяти тысяч видов, форм и сортов и ежегодно пополняется [1]. 
Необходимым условием выращивания цветочных растений является не только учет их био-
логических особенностей и соблюдение агротехники возделывания, но и организация эффек-
тивной системы выявления и мониторинга вредных организмов. В ходе проведенного на терри-
тории страны многолетнего фитопатологического обследования различных объектов цветовод-
ства определен перечень наиболее значимых видов вредителей и возбудителей инфекционных 
заболеваний растений (включая инвазивные виды), наносящих существенный ущерб цветовод-
ческому хозяйству. Кроме того, также проведена работа и по совершенствованию способов диа-
гностики вредных организмов цветочных растений за счет интегрирования в систему фитопато-
логического мониторинга современных методов ДНК-маркирования.
ДНК-технологии представляют собой высокоинформативный инструмент для проведения 
идентификации вредителей и инфекций, что связано с их высокими аналитическими характери-
стиками применительно к изучению различных типов биологических систем. Например, в на-
стоящий момент ДНК-штрихкодирование (ДНК-баркодинг) среди таксономических методов пред-
ставляет собой «золотой стандарт» молекулярной идентификации, позволяющий с высокой точ-
ностью определять принадлежность организма к той или иной систематической группе [2; 3]. 
Особую актуальность применение технологий ДНК-идентификации представляет в случаях 
низкой эффективности использования морфологических маркеров: при анализе фенотипически 
сходных организмов (криптические виды, виды-двойники и др.), инвазивных видов, гетероморф-
ных и полиморфных таксонов, деградированного биологического материала, фрагментов орга-
нов и тканей, спор, личиночных стадий беспозвоночных и др. [3]; а также для проведения ком-
плексного анализа фитофагов, вредоносность которых обусловлена не только прямым механиче-
ским повреждением растений, но и способностью выступать в качестве основного вектора 
распространения различных трансмиссивных заболеваний [4].
Исходя из всего выше сказанного, целью данной работы являлось определение доминирую-
щего видового состава микробиома фитофагов многолетних цветочных растений на основании 
данных ДНК-штрихкодирования, что позволит установить спектр инфекционных заболеваний, 
распространяемых посредством вредителей.
Материалы и методы исследования. Материалом для исследования служили цветочные 
растения с симптомами повреждения вредителями. Экспериментальный материал был собран 
в городских насаждениях республики, в коллекционных фондах растений ЦБС НАН Беларуси, 
в торговой сети Минска и Гомеля. В ходе предварительного анализа образцов цветочных расте-
ний, относящихся к 27 родам, наличие фитофагов было диагностировано только для девяти: 
Каланхоэ, Хризантема, Гербера, Гладиолус, Флокс, Сурфиния, Петуния, Астра, Антуриум. В це-
лом для проведения молекулярно-генетической идентификации был отобран биологический ма-
териал 53 фитофагов из классов насекомых и паукообразных.
Молекулярно-генетическое исследование фитофагов производилось по оригинальной методи-
ке [5]. В качестве диагностических маркеров были использованы мтCOI и мт16S рРНК (насеко-
мые и паукообразные) [6; 7]; ITS1, 5,8S рРНК, ITS2 (микромицеты) [8; 9]; 23S рРНК (бактерии) [10]. 
Диагностика видового состава микробиоты осуществлялась по двум отдельным направлениям: 
анализ наружных покровов фитофагов и изучение внутренних органов, включая содержимое 
пищеварительного тракта. В ряде случаев для диагностики следовых количеств микромицетов 
применялась гнездовая ПЦР [8; 9]. ДНК-штрихкодирование осуществлялось на базе генетиче-
ского анализатора ABI Prism 310 (Thermo Fisher Scientific, США). Видовая идентификация вы-
полнялась на основе сравнения с референсными депонентами базы данных GenBank NCBI [11].
Результаты и их обсуждение. Анализ результатов молекулярно-генетической идентифика-
ции фитофагов показал, что выявленные на цветочных растениях особи принадлежат к 10 видам 
беспозвоночных животных (таблица): трипсы – Hercinothrips femoralis, Frankliniella occidentalis, 
Parthenothrips dracaenae, Thrips tabaci; совки (личиночная стадия) – Heliothis sp.; шведская муха – 
Oscinella sp. nov. (вид отсутствует в базе данных NCBI); паутинный клещ – Tetranychus urticae; 
корневой клещ – Rhizoglyphus robini; тепличная белокрылка – Trialeurodes vaporariorum; посев-
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ной щелкун (личиночная стадия) – Agriotes lineatus. Как следует из таблицы, наибольшим кругом 
хозяев характеризовались трипсы H. femoralis, в то же время остальные виды беспозвоночных 
были приурочены к определенным родам растений. Также следует отметить, что обнаруженный 
в посадочном материале антуриума (источник: коммерческий питомник) вид трипсов F. occiden-
talis является инвазивным в Европе и карантинным на территории Республики Беларусь.
Доминирующий видовой состав микробиома фитофагов многолетних цветочных растений
Dominant microbiome species composition of the perennial floral plants phytophages 
Наименование фитофага (растение-хозяин) 
Phytophage name (plant-host)
Внешние покровы (микобиота/бактериобиота) 
Outer envelopes (microbiota/bacteriobiota)
Внутренние полости тела (микобиота/бактериобиота) 
Inner cavities of a body (microbiota/bacteriobiota)
Hercinothrips femoralis Reuter 
(Каланхоэ, Гербера, Гладиолус, 
Сурфиния, Петуния, Антуриум)
– Cladosporium sp.  
(C. cladosporioides complex)
Acinetobacter spp. Wolbachia sp. 1
Frankliniella occidentalis Pergande  
(эндемичный для Сербии генотип) 
(Антуриум)
Fusarium sp. isolate FEB57A  
Phoma sp. (Didymella sp.) 
Uncultured Cladosporium
Meyerozyma guilliermondii  
(Wickerham) Kurtzman et Suzuki
Klebsiella sp. Enterobacteriaceae sp.
Frankliniella occidentalis Pergande 
(Антуриум)
– Talaromyces amestolkae Yilmaz et al. 
Gloeophyllum sepiarium (Wulfen) P.Karst.
Acinetobacter spp. Erwinia sp.nov
Parthenothrips dracaenae Heeger 
(Антуриум)
Fomitopsis pinicola (Sw.) P.Karst. Lentinus tigrinus (Bull.) Fr.
Acinetobacter sp. Wolbachia sp. 1
Thrips tabaci Lindeman 
(Гладиолус, Астра)
– Meyerozyma guilliermondii  
(Wickerham) Kurtzman et Suzuki
Acinetobacter spp. Wolbachia sp. 1
Tetranychus urticae Koch. 
(Хризантема)
Uncultured fungus clone ZBJ201307-11 Cladosporium spp.  
(C. cladosporioides complex) 
Alternaria alternata (Fr.) Keissl. 
Uncultured Clitopilus 
Acinetobacter spp. Wolbachia sp. 2
Rhizoglyphus robini Claparede 
(Гладиолус)
Penicillium sp. Penicillium sp. 
Didymella glomerata (Corda) Q. Chen & L. Cai 
Phoma herbarum Westend. 
Russulaceae sp. 
Clitopilus cf. scyphoides (Fr.) Singer
Acinetobacter sp. Rubrobacter sp.
Trialeurodes vaporariorum Westwood 
(Антуриум)
– Meyerozyma guilliermondii  
(Wickerham) Kurtzman et Suzuki
Acinetobacter spp. Arsenophonus sp.
Oscinella sp. 
(Флокс)
Alternaria infectoria E. G. Simmons Alternaria infectoria E.G. Simmons
Acinetobacter sp. Pantoea ananatis (Serrano) Mergaert et al.
Heliothis sp. 
(Флокс)
– Alternaria alternata (Fr.) Keissl. 
Metschnikowia sp.
Acinetobacter sp. Ralstonia pickettii complex
Agriotes lineatus L. 
(Гладиолус)
– Fusarium oxysporum Schltdl.
Acinetobacter sp. Acinetobacter  
сalcoaceticus / baumannii complex 
Serratia plymuthica (Dyar )Bergey et al. 
Serratia liquefaciens (Grimes, Hennerty) 
Bascomb et al.
В ходе молекулярно-генетического анализа микробиома фитофагов было установлено, что 
значительная часть всей грибной и бактериальной флоры была локализована в пищеваритель-
ном тракте у большинства исследованных особей. На покровах фитофагов содержание биологи-
ческого материала микроорганизмов было, как правило, на порядок меньше – детекция диагно-
стических локусов методом одностадийной ПЦР была возможна лишь для бактериальных орга-
низмов, в то время как продукты амплификации грибной ДНК визуализировались лишь в случае 
использования метода гнездовой (двустадийной) ПЦР.
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 Результаты видовой идентификации грибной и бактериальной микрофлоры исследуемых 
фитофагов по данным секвенирования представлены в таблице.
Как следует из таблицы, фитофаги цветочных растений выступают в качестве векторов рас-
пространения широкого спектра патогенных прокариотических и эукариотических микроорга-
низмов. Так, было установлено, что трипсы F. occidentalis, корневые клещи R. robini и шведские 
мухи Oscinella sp. на покровах наружных органов содержали биологический материал фитопато-
генных грибов из родóв Fusarium, Phoma, Cladosporium, Penicillium и Alternaria. В пищеваритель-
ной системе, кроме указанных родóв микромицетов, также выявлены представители Talaromyces 
и Didymella. Кроме того, у трипсов P. dracaenae и F. occidentalis также обнаружен генетический 
материал дереворазрушающих грибов: Fomitopsis pinicola и Lentinus tigrinus и Gloeophyllum sepi-
arium соответственно. В пищеварительной системе корневого клеща Rhizoglyphus robini иденти-
фицированы эктомикоризные грибы Russulaceae sp. и Clitopilus spp. На покровах тела обыкно-
венного паутинного клеща обнаружен некультивируемый гриб Uncultured fungus clone ZBJ201307-11, 
описанный П. Дю с соавт. при исследовании микробиома дождевой воды [11]. Также, в экскре-
ментах трипсов было установлено наличие дрожжевого гриба Filobasidium magnum, являющего-
ся распространенным эндофитом растений. Кроме фитопатогенных микромицетов в пищевари-
тельной системе Thrips tabaci идентифицированы дрожжеподобные и дрожжевые симбионты 
многих беспозвоночных животных – Meyerozyma guilliermondii и Metschnikowia sp.
Проведенный анализ видового состава бактериобиоты показал, что практически в половине 
случаев во внутренних частях тела исследованных вредителей доминировали представители 
родóв Wolbachia и Arsenophonus – облигатные внутриклеточные симбионты членистоногих. Среди 
облигатных и оппортунистических растительных инфекций были выявлены Pantoea ananatis, 
Erwinia sp. nov, Klebsiella sp., а также представитель неизвестного рода бактерий порядка Entero-
bacteriaceae, близкородственный Pluralibacter, Klebsiella и Enterobacter. Оставшаяся часть микро-
биома включала в себя различные виды непатогенных бактерий, ассоциированных с растения-
ми, насекомыми или почвенной микробиотой.
Заключение. Проведенный анализ доминирующего видового состава микробиома фитофа-
гов позволил выявить неспецифический характер ассоциаций между беспозвоночными живот-
ными и диагностируемыми таксонами патогенных микроорганизмов. В то же время в ряде слу-
чаев прослеживается органотропная (по отношению к растениям-хозяевам) специализация си-
стемы «фитофаг–фитопатоген». В целом отмечено, что большая часть инфекций цветочных 
растений, переносимых членистоногими, представлена широкоспециализированными видами 
некротрофных грибов и распространяется через механические повреждения вегетативных и ге-
неративных органов, вызываемых фитофагами. Таким образом, полученные данные указывают 
на необходимость проведения комплексного мониторинга фитосанитарного состояния объектов 
озеленения, учитывающего не только анализ перечня диагностируемых болезней, но и комплекс 
вредителей, являющихся потенциальным вектором распространения широкого спектра облигат-
ных и факультативных патогенов растений.
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